粗 山羊 草 种 质 遗 传 多 样 性 及 群体 结构 的 ISSR 分 析 
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摘 要 : 粗 山 羊 草 分 布 范围 广 ， 遗 传 变异 丰富 ， 被 认为 是 改良 普通 小 麦 的 重要 基因 源 。 为 深入 了 解 不 同 来 
源 粗 山羊 草 种 质 的 遗传 多 样 性 和 群体 结构 , 该 研究 利用 ISSR 分 子 标记 对 56 份 粗 山羊 草 种 质 进 行 了 遗传 多 
样 性 和 群体 结构 分 析 。 结 果 表 明 : d) 16A ISSR 引物 共 检 测 170 条 多 态 性 位 点 ， 每 个 ISSR 引物 多 态 性 
3-18 条 ， 平 均 为 10.63 条 ; 多 态 性 信息 PIC 变异 范围 为 0.17~0.85， 平 均 为 0.67。(2) 粗 山 羊 草 4 个 群 
体 的 遗传 多 样 性 比较 显示 ， 中 亚 粗 山羊 草 的 群体 遗传 多 样 性 水 平 最 高 (=0.225 4, 170.355 7). ， 群 体 
的 基因 流 较 低 (N=1.638 6) 。(3) 聚 类 结果 在 遗传 相似 系数 约 0.67 处 ， 来 源 于 塔吉克 斯 坦 6 AMEA 
曼 斯 坦 2 份 的 粗 山羊 草 种 质 材 料 聚 成 一 类 (Group 2) ; 其 他 48 份 种 质 材料 形成 一 大 类 (Group 1) ， 其 
Group 1 可 进一步 分 成 3 个 Sub 亚 类 ， 呈 现 出 来 源 相同 粗 山 羊 草 种 质 材 料 倾向 聚 在 一 起 。 〈4) 群体 结构 
析 将 56 份 粗 山 羊 草 种 质 分 为 $ 个 群体 ， 其 中 ， 来 源 于 西亚 伊朗 V. 群体 种 质 材料 遗传 背景 比较 一 致 ， 混 杀 
程度 相对 较 低 ; 进一步 分 析 各 群体 Q 值 ， 发 现 IV 群体 种 质 材 料 血缘 关系 的 来 源 相 对 复杂 ， 遗 传 多 样 最 为 
丰富 。 该 研究 结果 可 为 粗 山羊 草 种 质 亲缘 关系 解析 、 种 质 多 样 性 保护 提供 重要 参考 依据 ， 为 其 科学 利用 以 
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及 进化 研究 莫 定 基础 。 
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Genetic diversity and population structure of Aegilops tauschii 


accessions based on ISSR method 
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Abstract: Aegilops tauschii is considered as an important gene source for improving common wheat, which has 
wide distribution and rich genetic variation. In order to understand genetic diverstity and population structure of A. 
tauschii from different origins, ISSR markers were used to evaluate genetic diversity and population structure of 
56 A. tauschii accessions. The results were as follows: (1) The 170 polymorphic bands were detected by 16 ISSR 
primers, and each ISSR primer ranged from 3 to 18, with an average of 10.63. The variation of polymorphism 
information content (PIC) ranged from 0.17 to 0.85, with an averaged of 0.67. (2) The comparison among four 
populations indicated that the population genetic diversity of Central Asia was the highest (He=0.225 4, [70.355 7) 
and gene flow between populations was relatively low (571.638 6). (3)The clustering results showed that 56 A. 
tauschii accessions were divided into two groups at the genetic similarity coefficient 0.67, of which 8 accessions 
from Tajikistan and Turkmenistan were clustered in Group 2. And, the Group 1 including 48 accessions could be 
further divided into three sub-groups, which indicated that A. tauschii accessions with clustering together have the 
same origin. (4) Based on population structure analysis, 56 A. tauschii accessions were divided into five 
populations, of which the V population from Iran in West Asia had relatively consistent genetic background and 
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relatively low degree of hybridization. Furthermore, the Q-value analysis of populations showed that the genetic 


relationship of IV population were relatively complex, producing the most abundant genetic diversity. The results 


of this study can provide an important reference for analysis of genetic relationship, protection of biodiversity, and 


lay a foundation for the scientific utilization and evolution research of A. tauschii. 
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粗 山羊 草 (Aegilops tauschii, DD, 2n-2x-14) 别称 为 节 节 麦 ， 属 于 禾 本 科 小 麦 族 (Triticeae ) 山羊 草 属 
(Aegilops) ,被 认为 是 普通 小 麦 CTriticum aestivum, AABBDD, 2n=6x=42)D 基 
et al., 1991; Dvorak et al., 20 
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可 早期 完成 , 所 以 被 公认 为 是 看 
等 (1991) 对 不 同 来 源 102 份 粗 山羊 草 25 个 位 点 的 RFLP 分 析 ， 发 现 来 
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Table 1 Sources of 56 Aegilops tauschii accessions used in this study 


种 质 材料 数量 来 源 
Accessions Number Source 
CIael, Clae2, PI511365 3 巴基斯坦 Pakistan 


Clae3, Clae4, Clae5, Clae6, PI220331, PI220641, PI220642, PI317392, 
PI317394, PI317398, PI511366 


11 阿富汗 Afghanistan 


Clae8, Clae9, Clael0, CIae13, ClIael4, Clael5, Clael6, Clael7, Clael8, 
Clael9, Clae20, Clae21, PI268210, PI276985, PI511368, PIS11378, 18 伊朗 Iran 
PI511379, PI511382 


Clae68, PI486269 2 EHH Turkey 

PI349037, PI428564 2 阿塞拜疆 Azerbaijan 
PI428563 1 格鲁吉亚 Georgia 
PI662065, PI662066, PI662067, PI662068, PI662069, PI662070, PI662072, 

PI662076, PI662078 9 土库曼 斯 坦 Turkmenistan 
PI662084, PI662095, PI662105, PI662106, PI662112, PI662116 6 塔吉克 斯 坦 Tajikistan 
PI452130 1 中 国 China 

CIae51, PI330489, PI369627 3 未 知 Unknown 


1.2 DNA 提取 
按照 Yan 等 (20025 2xCTAB 方法 ， 从 56 份 粗 山羊 草 种 质 材 料 的 幼 嫩 叶片 中 提取 基因 组 DNA， 并 经 
Nanodrop 2000 (美国 赛 默 飞 世 尔 〉 检 测 DNA 浓度 和 纯度 。 
1.3 ISSR-PCR 扩 增 分 析 
参照 Khodaee 等 (2021) 研究 ， 选 用 扩 增 清晰 且 重 复 性 好 的 16 个 ISSR 引物 (上 海 生 物 工程 技术 服务 
TIRAR AR) X 56 份 粗 山 羊 草 种 质 材料 进行 遗传 多 样 性 分 析 〈 表 2) 。 

ISSR-PCR 扩 增 体系 20 uL 体积: 由 10 uL 2xTaq PCR StarMix 〈 北 京 康 润 诚 业 生物 科技 有 限 公 司 ) 、6 
uL ddH?O. 2 uL ISSR 引物 (10 pmol:uL 、2 nL DNA (50-60 ng:uL) 组 成 。 其 PCR 扩 增 程序 : 94°C 
预 变性 5 min; 94 °C 变性 30 s，53.7~60.5 *C〈 视 不 同 引 物 而 定 ) 退化 45 s，72 °C 延伸 2 min, 25 35 个 循环 ; 
72 "C 再 延伸 7 min，4 °C 继续 保存 。PCR 扩 增 产物 经 1.2% 变 性 琼脂 糖 凝 胶 电泳 分 离 ，D2000 bpDNA 分 子 
量 标准 〈 天 根 生 化 科技 有 限 公 司 ) 作为 对 照 ， 观 察 结 果 ， 照 相 并 保存 。 

1.4 数据 分 析 

依据 ISSR 扩 增 电泳 图 ， 分 别 读 取 数据 ， 相 同 迁 移 率 处 有 带 为 1， 无 带 为 0， 模 糊 不 清楚 为 999， 并 建 
立 二 元 数据 矩阵 。 利 用 PowerMarker 3.2.5 (Liu & Muse, 2005) 软件 分 析 多 态 性 信息 含量 (polymorphism 
information content, PIC) ; 应 用 Popgene 1.32 (Yeh et al., 1999) 软件 计算 群体 的 观察 到 的 等 位 基因 (Na) 
和 有 效 等 位 基因 数 (Ne) . Neis 基因 多 样 性 指数 (He) 和 Shannon's 信息 指数 (7) 、 不 同 群体 间 的 总 基 
KHZ CHO. 、 和 群体 内 的 基因 多 样 性 〈 及 ) 、 和 群体 间 的 基因 多 样 性 D 、 遗 传 分 化 系数 G) 和 基因 
流 Nmd ; 采用 Ntsys 2.1 CRohlf, 2000) 软件 ， 基 于 简单 匹配 系数 (SM) 进行 非 加 权 平 均 法 CUPGMAO 
聚 类 分 析 。 

将 数据 转换 成 Structure 2.3.4. (Pritchard et al., 2000) 软件 的 格式 ， 进 行 群体 遗传 结构 分 析 。 将 天 值 设 
为 2~20， 基 于 模型 每 个 玉 值 进行 10 次 分 析 ， 再 通过 Structure Harvester (Earl & Vonholdt, 2012) MERE 


适 的 玉 值 ， 构 建 遗传 结构 图 。 同 时 ， 计 算 群 体 中 种 质 材 料 变异 源 于 该 群体 中 的 概率 Q， 用 了 


分 。 
2 结果 与 分 析 
2.1 56 份 粗 山羊 草 种 质 ISSR 引物 多 态 性 


16 个 ISSR 引物 在 56 份 粗 山 羊 草 种 质 材 料 中 扩 增 出 175 条 清晰 稳定 的 条 带 ， 其 中 ，ISSR-13 引物 扩 增 
条 带 最 多 (19 条) ，ISSR-23 和 ISSR-28 引物 扩 增 带 最 少 (3 条 ) ; 平均 为 10.94 条。 各 JSSR 引物 的 多 态 
性 条 带 数 为 3~18 条 ， 平 均 为 10.63 条 ， 多 态 性 位 点 百分率 为 97.14%。ISSR 引物 PIC 在 0.17 (ISSR-28) 
~0.85 CISSR-5 fll ISSR-27) 之 间 , 平均 为 0.67。 其 中 12 个 ISSR 引物 的 PIC 值 高 于 平均 值 ， 


Botstein 等 (1980) 提出 了 衡量 基因 变异 程度 高 低 的 PIC， 并 将 PIC 分 成 3 个 程度 : 
BE (0.50>PIC>0.25) 和 低 度 CPIC«0.25) 。 本 研究 中 16 个 ISSR 引物 PIC F, 


占 75% GE 2 )。 


高 度 (PIC>0.50) 、 中 
除 引 物 ISSR3 (PIC=0.49) 、 


ISSR7 (PIC=0.19) 、ISSR23 (PIC=0.39) 4I ISSR28 (PIC=0.17) 外 ， 其 他 均 表 现 为 高 度 多 态 性 信息 引物 。 
表 2 56 份 粗 山羊 草 种 质 材 料 的 ISSR 引物 扩 增 结果 


Table 2 The ISSR primers and their amplification results generated in 56 Aegilops tauschii accessions 


多 态 性 条 带 比 例 


: 扩 增 条 带 数 多 态 性 条 带 数 
引物 编号 引物 序列 (5-3? Percentage of 
Primer code Primer sequence (5^ 3" bunc pana polymorphic bands es 
amplified bands polymorphic bands 
(7o) 

ISSRI DBDACACACACACACACA 14 14 100 0.76 
ISSR3 GACAGACAGACAGACA 6 5 83.33 0.49 
ISSRA AGAGAGAGAGAGAGAGYT 9 9 100 0.78 
ISSR5 ACACACACACACACACC 16 16 100 0.85 
ISSR6 GAGAGAGAGAGAGAGARC 18 18 100 0.81 
ISSR7 CTCTCTCTCTCTCTCTG 4 4 100 0.19 
ISSR9 CACACACACACACACAG 12 10 83.33 0.69 
ISSR1I ACACACACACACACACYA 16 16 100 0.81 
ISSR12 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 12 11 91.67 0.72 
ISSR13 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 19 18 94.74 0.81 
ISSR14 AGAGAGAGAGAGAGAGT 11 11 100 0.73 
ISSR15 ACACACACACACACACYG 8 8 100 0.82 
ISSR23 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 3 3 100 0.39 
ISSR25 CACACACACACACACARG 14 14 100 0.84 
ISSR27 TGTGTGTGTGTGTGTGRC 10 10 100 0.85 
ISSR28 TCTCTCTCTCTCTCTCG 3 3 100 0.17 
总 计 Total /平均 Mean 175 / 10.94 170 / 10.63 97.14 0.67 


2.2 56 份 粗 山 羊 草 种 质 群 体 遗 传 多 样 性 和 分 化 程度 分 析 
56 份 粗 山羊 草 种 质 材 料 按 中 亚 、 西 亚 、 南 亚 和 其 他 4 个 群 
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4 个 群体 的 观测 等 位 基因 数 (Ns) 、 有 效 等 位 基因 数 CON... Neis 基因 多 样 性 指数 CHe) 与 Shannon's 信 


AA UD 由 高 到 低 排序 为 中 亚 > 西 


一 


E> 其 他 > 南亚 。 这 说明 中 


PT 


FH Lu SE SE BAUR 


HAIUG S FEPEIOT HR NS: 


5 次 之 ; 其 他 和 南亚 的 相对 较 低 。 进 一 步 分 析 群 体 基因 的 分 化 程度 CR 4D s. 56 份 粗 山羊 草 种 质 材料 的 总 
EALE CHO 为 0.236 0，4 个 群体 间 发 生 一 定 的 遗传 分 化 〈Gs=0.233 8) ， 而 群体 内 基因 多 样 性 比值 


为 0.7662 (H/H) ， 并 存在 中 等 程度 的 基因 交流 (N=1.638 6) 。 这 说 明 粗 山羊 草 种 质 群体 间 的 遗传 分 化 


4&3 56 份 粗 山 羊 草 种 质 群体 的 遗传 多 样 性 分 析 


Table 3 Genetic diversity of different populations of 56 Aegilops tauschii accessions 


表 4 56 份 粗 山 羊 草 


群体 内 基因 多 样 性 


Gene diversity within 


有 效 等 位 基因 数 


Observed number of Effective number of 


alleles (Ne) 


1.355 430.311 5 


1.343 61-0.350 0 


1.205 43-0.330 6 


1.288 5--0.667 0 


1.387 50.317 4 


populations 
CH) 


0.180 9 


0.016 6 


水 平 较 低 ， 大 部 分 变异 以 群体 内 为 主 。 
观测 等 位 基因 数 
群体 li 
Population 

alleles (Na) 
中 亚 
1.851 4+0.356 7 
Central Asia 
西亚 
1.748 6+0.435 1 
West Asia 
南亚 
1.325 73:0.470 0 
South Asia 
其 他 
1.451 4+0.499 1 
Other 
总 计 
1.977 13:0.149 9 
Total 
ik: 其 他 包括 东亚 和 未 知 。 
Note: Other population include East Asia and the unknown. 
Table 4 
总 基因 多 样 性 
指标 Total gene 
Index diversity 
CH) 
平均 值 
0.236 0 
Mean 
标准 差 
Standard 0.029 4 
deviation 

2.3 56 份 粗 山 羊 草 种 质 的 聚 类 分 析 
利用 Ntsys 2.1 软件 对 56 份 粗 

羊 草 种 质 材料 分 开 ， 


群体 间 基 因 多 样 性 


Gene diversity 


Nei's 基因 多 样 性 指数 


Nei's genetic diversity 


(He) 


0.225 4+0.164 1 


0.208 63-0.184 8 


0.121 330.182 7 


0.168 23-0.1194 


0.242 830.163 0 


among populations 


CDs) 


0.055 1 


Shannon's 信息 指数 


Shannon's information 


index (D 


0.355 7 土 0.227 0 


0.322 8 +0.258 3 


0.181 0 土 0.267 3 


0.250 1 +0.288 1 


0.382 63-0.216 3 


因 多 样 性 的 Nei's 分 析 


Ner's analysis of gene diversity of 56 Aegilops tauschii accessions 


基因 分 化 系数 


Gene 


differentitation 
coefficient 
(Gs) 


0.233 8 


基因 流 
Gene flow 


1.038 6 


山羊 草 种 质 材 料 的 ISSR 遗传 多 样 性 结果 进行 聚 类 分 析 ， 可 将 52 份 粗 山 
占 92.86%; 其 种 质 材料 间 的 配对 遗传 相似 系数 (GS). 变化 范 
由 聚 类 结果 可 以 看 出 , 在 遗传 相似 系数 约 0.67 处 , 来 源 了 


围 为 0.64~0.94 CE] DD 。 
塔吉克 斯 坦 6 fj) (PI662084. PI662095. PI662105. 


PI662106、PI662112 和 PI662116) 和 土库曼 斯 坦 2 f (PI662076 和 PI662078) 种 质 材 料 聚 成 一 类 〈Group 


2) ; 其 他 48 份 粗 山 羊 草 种 质 材料 形成 一 大 类 (Group 1) 。 而 在 遗传 相似 系数 约 0.70 处 , 可 进 


1 分 成 3 个 亚 类 : 来 源 于 8 个 国家 的 26 份 种 质 材 料 组 成 Sub 1 亚 类 ， 其 


步 将 Group 


具有 相同 来 源 仍 聚 在 一 起 ， 如 土 


库 曼 斯 坦 (PI662065. PI662066. PI662067. PI662068. PI662069. P1662070, PI662072) 、 阿 富 汗 (Clae3、 
Clae4. Clae5. Clae6. PI220331. PI220641. PI220642. PI317392, PI317394. PI317398. PIS11366) 等 ; 


除 3 份 种 质 材料 〈 土 耳 


其 PI486269 和 未 知 PI330489、PI369627) 外 ，Sub 2 1 


FF 类 中 种 质 材料 主要 来 源 于 伊 


BH CClIae8. Clae9, Clael0. Clael3, Clae15., Clael6., Clael7. Clae18. Clael9. Clae20. Clae21., PI268210. 


PI276985. PI511368. PIS11378. PIS11379. PIS11382) ; Sub 3 也 


[类 种 质 材料 来 源 于 阿塞拜疆 (PI349037 


和 PI428564) 。 同 时 ， 发 现 未 知 CIae5l 与 阿富汗 PI220642， 未 知 PI330489 和 PI369627 与 伊朗 PI276985 
聚 在 一 起 ， 可 推测 未 知 Clae51 来 源 于 阿富汗 ， 而 未 知 PI330489 和 PI369627 来 源 于 伊朗 。 本 研究 聚 类 分 析 
结果 将 大 部 分 粗 山 羊 草 种 质 材 料 可 聚 类 分 开 ， 说 明了 供 试 粗 山羊 草 种 质 之 间 具 有 一 定 的 遗传 差异 ， 也 证 明 
了 ISSR 标记 在 粗 山 羊 草 种 质 分 析 具 有 较 好 的 效果 。 
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1 基于 ISSR 分 析 的 56 份 粗 山羊 草 种 质 聚 类 图 
Fig. 1 Dendrogram of 56 Aegilops tauschii accessions based on ISSR markers 
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2.4 56 份 粗 山羊 草 种 质 的 遗传 结构 分 析 

基于 ISSR 数据 ， 利 用 Structure 2.3.4 软件 分 析 56 份 粗 山 羊 草 种 质 群 体 的 遗传 结构 ， 绘 制 玉 与 AK 的 
关系 图 (图 2) ，K=5 时 ，AK 最 大 。 因 此 ， 可 将 56 份 粗 山 羊 草 种 质 材料 分 成 5 个 群体 。 由 图 3 中 可 以 看 
出 ，V 群体 的 种 质 材料 主要 来 源 于 西亚 的 伊朗 ， 遗 传 背景 比较 一 至， 其 混杂 程度 相对 较 低 ;而 其 他 群体 间 
混合 程度 相对 偏 高 ， 尤 其 IV 群体 。 从 遗传 结构 整体 分 析 也 发 现 ， 相 同 来 源 的 种 质 材料 倾向 聚 在 一 起 ， 这 
与 聚 类 分 析 〈 图 1) 的 结果 相似 。 

56 份 粗 山 羊 草 种 质 材料 在 各 群体 中 Q 值 分 布 ( 表 5) ，15 份 种 质 材 料 Q 值 小 于 0.6， 占 26.8%; Q fü 
大 于 0.8 和 0.9 的 种 质 材料 分 别 占 50.0% 和 42.9%， 这 说 明 群 体 中 大 部 分 种 质 材料 的 血缘 关系 比较 单一 。 但 
对 各 群体 Q 值 大 于 0.8 的 进行 对 比 ， 发 现 V 群体 的 Q 值 最 大 ，83.3%; 而 IV 最 小 ， 仅 为 26.7%。 这 研究 结 
果 揭 示 了 IV 群体 种 质 材 料 血缘 关系 的 来 源 相 对 复杂 ， 遗 传 多 样 最 为 丰富 。 
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2 56 份 粗 山 羊 草 种 质 的 玉 值 与 AK 的 关系 


上 
en 

gs 
N 


遗传 比例 
Genetic proportion 


i Wo 0 «0 X t. Qo 7-90 70 o o mn 
$2-52.5825t974525Hux55 

-2 = 二 eS e € A c 
Cl C A & q% 6G o OQ oO — o — — — «&k 0 Y o 
o o o O oO Yd o Oo m o t 2-5 .-— 9.09 9 89 
$6 5 0) O dO tom X cà oom nw 5n-5 0S3, S 
= A 
RB AAA Rm Ro Rm Bí OR. OR e Uuo ü 


Ò 
ERRERRRERRRLDECDBRBEREOOOOGOOOÓOOOBÓ 
图 3 56 份 粗 山羊 草 种 质 的 遗传 结构 分 析 
Fig.3 Population structure analysis of 56 Aegilops tauschii accessions 
A5 各 群体 Q 值 分 布 
Table 5 Distribution of Q value of each population 

群体 各 群体 种 质数 量 种 质数 量 Number of accessions (比例 ，%) 
Population Number of accessions in each population Q<0.6 Qz0.6 Q-z0.8 
I 5 2 (40.0) 3 (60.0) 2 (40.0) 
II 10 2 (2000 8 (80.0 3 (30.0) 
MI 14 4 (28.6) 10 (71.4) 9 (64.3) 
IV 15 5 (33.3) 10 (66.7) 4 (26.7) 
V 12 2 (16.7) 10 (83.3) 1083.3) 
41 (73.2) 28(50.0) 
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Graphical relationship between K and AK for 56 Aegilops tauschii accessions 


P1428563 
P1452130 


QZ0.9 
2 (40.0) 
3 (30.0) 
7 (50.00 
4 (26.7) 
8 (66.7) 
24(42.9) 


合计 Total 56 15C26.8) 


3 讨论 


3.1 ISSR 标记 分 析 粗 山羊 草 种 质 遗 传 多 样 性 


近年 来 , 分 子 标记 在 生物 多 样 性 和 进化 关系 方面 研究 中 发 挥 着 重要 的 作用 , ISSR 分 子 标记 是 基于 PCR 
技术 发 展 起 来 的 一 种 DNA. 多 态 性 检测 技术 。 本 研究 用 16 个 ISSR 标记 对 56 份 粗 山羊 草 种 质 的 遗传 多 样 性 
分 析 ， 多 态 性 位 点 百分率 为 97.14%、 观 测 等 位 基因 数 为 1.977 1、 有 效 等 位 基因 数 为 1.387 5. Nei's 基因 多 
样 性 指数 为 0.242 8、Shannon's 信息 指数 0.382 6、 群 体内 基因 遗传 多 样 性 为 0.180 9;， 而 李 玉 阁 等 (2017) 
用 9 个 ISSR 标记 研究 75 份 中 国 粗 山羊 草 〈 新 疆 、 河 南 和 陕西 ) 的 遗传 多 样 性 ， 多 态 性 位 点 百分率 、 观 测 
等 位 基因 数 、 有 效 等 位 基因 数 、Nei's 基因 多 样 性 指数 、Shannon’s 信息 指数 、 群 体内 基因 遗传 多 样 性 分 别 
为 89.31%、1.993 4, 1.471 5. 0.273 4、0.415 2、0.236 7。 经 比较 同 物种 的 两 个 群体 ， 本 研究 粗 山 羊 草 群 体 
《主要 来 源 西 亚 和 中 亚 ) 除 多 态 性 位 点 百分率 外 ， 各 项 指标 均 略 低 中 国 粗 山 羊 草 群体 ， 表 明 粗 山羊 草 种 质 
从 西亚 和 中 亚 向 东 传 入 中 国 的 新 疆 和 黄河 中 部 地 区 后 ， 中 国 区 域内 群体 种 质 发 生 部 分 变异 ， 进 而 提升 遗传 
多 样 性 水 平 。 另 外 ， 利 用 ISSR 研究 其 他 物种 遗传 多 样 性 ， 如 钧 刺 山 羊 Cegilops triuncialis) 引物 多 态 性 
条 带 平均 为 9.50、PIC 为 0.30 (Khodaee et al., 2021) ; 硬 粒 小 麦 (Triticum durum) 引物 多 态 性 条 带 平均 为 
10.00, PIC 为 0.42 CAslan-Parviz et al., 2020) ; KÆ (Hordeum vulgare) 引物 多 态 性 条 带 平均 为 8.313( 张 
超 等 ，2020) 。 与 以 上 不 同 物 种 比较 ， 粗 山羊 草 ISSR 引物 多 态 性 及 PIC 较 高 ， 这 有 可 能 与 本 研究 粗 山羊 
草 种 质 材料 的 地 理 来 源 广 有 关 。 
32 粗 山羊 草 群 体 遗 传 结构 
l Mizuno ^& (2010) 和 Sohail 4& (2012) 对 不 同 地 理 分 布 的 粗 山 羊 草 种 质 遗 传 结构 的 分 析 ， 将 其 分 成 
T 两 个 亲缘 谱系 : L1 GRE T Aegilops tauschii ssp. tauschii) 和 L2 (CRJE F Aegilops tauschii ssp. strangulata), 
C2 并 表明 少数 12 谱系 的 粗 山 羊 草 参与 了 普通 小 麦 D 基因 组 的 起 源 ， 而 未 参与 起 源 的 L1 谱系 的 粗 山 羊 草 具 
丰富 遗传 变异 。Wang 等 (2013) 进一步 按 地 理 分 布 ， 将 两 个 亲缘 谱系 细 划 分 成 : 西 (W) 亚 系 和 东 (B) 亚 


=a 


= R, KP LUW 亚 系 位 于 土耳其 东部 、 亚 美 尼 亚 、 阿 塞 拜 疆 和 伊朗 西部 ，L1E 亚 系 位 于 伊朗 中 部 到 中 国 西 
CN WB; L2W 和 L2E 亚 系 分 别 位 于 亚美尼亚 到 阿塞拜疆 区 域 和 阿塞拜疆 南部 到 伊朗 北部 的 里 海 沿岸 区 域 。 
, Pestsova 5& (2000) 利用 SSR 标记 分 析 不 同 地 理 来 源 的 113 份 粗 山 羊 草 遗传 多 样 性 ， 发 现 高 加 索 地 区 〈 格 
鲁 吉 亚 、 亚 美 尼 亚 和 俄罗斯 的 达 吉 斯 坦 地 区 ) 的 粗 山羊 草 多 样 性 最 为 丰富 ， 而 中 亚 〈 乌 兹 别克 斯 坦 和 土 库 
曼 斯 坦 ) 粗 山羊 草 多 样 性 最 低 。 本 研究 56 份 粗 山羊 草 种 质 材 料 按 4 个 群体 的 遗传 多 样 性 对 比 ， 表 明 来 
i 中 亚 《 阿 富 省、 土库曼 斯 坦 和 塔吉克 斯 坦 ) 粗 山 羊 草 的 群体 遗传 多 样 性 水 平 最 高 (Hé-0.225 4, 10.355 7), 
m 这 与 Pestsova 5& (2000) 研究 相反 ,这 可 能 归 因 于 来 自 中 亚 阿 富 汗 和 塔吉克 斯 坦 的 粗 山 羊 草 种 质变 异 较 大 。 
王 亚 娟 等 (2010) 基于 SSR 标记 对 78 份 粗 山 羊 草 的 聚 类 分 析 ， 在 遗传 相似 系数 0.77 处 划分 分 成 6 个 主要 
类 群 ， 而 Sohail 等 (2012) 基于 DarT 标记 对 81 份 粗 山 羊 草 的 聚 类 分 析 ， 将 其 分 成 3 大 类 (Group A/B/C), 
u— 尤其 Group C 类 主要 来 源 伊朗 。 本 研究 聚 类 结果 在 遗传 相似 系数 约 0.67 处 ，56 份 粗 山羊 草 种 质 材料 主要 
€) 聚 成 2 大 类 CGroup 1 和 Group 2) ， 其 中 Group 1 进一步 分 成 3 个 Sub WX; 群体 结构 将 其 分 成 5 个 群体 。 
两 种 分 析 方 法 在 分 类 数量 上 略 有 差异 ， 但 均 呈 现 出 来 源 相 同 的 粗 山 羊 草 种 质 材 料 倾向 聚 在 一 起 ， 该 研究 结 
果 进 一 步 文 持 种 质 材 料 间 的 亲缘 关系 与 其 地 理 来 源 有 一 定 的 相关 性 〈 王 亚 娟 等 ，2010, Sohail et al., 2012) 。 
同时 ， 本 研究 56 份 粗 山羊 草 种 质 材料 中 Q 值 小 于 0.6 的 15 份 ， 仅 占 26.8%， 也 进一步 说 明 大 部 分 种 质 材 
料 的 血缘 关系 比较 单一 ， 以 群体 内 或 地 理 区 域 变异 为 主 。 因 此 ， 粗 山羊 草 种 质 在 传播 过 程 中 ， 和 群体 内 种 质 
的 基因 交流 或 重组 是 造成 不 同 群 体 粗 山羊 草 差异 的 主要 原因 。 
3.3 粗 山 羊 草 保护 生物 学 意义 

自然 遗传 变异 是 植物 生物 学 最 重要 的 基础 资源 之 一 (Koornneef et al., 2004) 。 普 通 小 麦 是 四 倍 体 小 麦 
和 粗 山 羊 草 天 然 杂 交 后 经 过 染色 体 加 倍 而 形成 的 ， 其 起 源 、 驯 化 及 现代 育种 过 程 ， 排 斥 了 供 体 物种 的 大 量 
遗传 变异 (Dubcovsky & Dvorak, 2007; Dvorak et al., 2012) 。 模 拟 普 通 小 麦 起 源 过程 而 创制 的 人 工 合成 小 
d. 是 重新 引入 供 体 物种 遗传 变异 的 重要 桥梁 , 在 小 麦 育 种 中 的 应 用 潜力 很 大 (Hao et al., 2019) 。 但 Waine 
(1998) 研究 发 现 ， 许 多 粗 山羊 草 物种 的 栖息 地 已 经 遭受 破坏 甚至 面临 危机 ， 尤 其 是 在 地 中 海 东部 沿岸 
区 。 因 此 ， 从 遗传 多 样 性 保护 来 看 ， 了 解 粗 山羊 草 种 群 结构 十 分 重要 。 本 研究 对 不 同 来 源 的 56 份 粗 山 
草 种 质 的 遗传 多 样 性 和 群体 结构 分 析 ， 了 人 解 它们 的 亲缘 关系 ， 对 每 个 种 群 或 地 区 选取 代表 性 的 种 质保 护 ， 
可 为 今后 粗 山 羊 草 自然 遗传 变异 研究 与 利用 提供 基础 。 
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